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研究成果の概要（英文）：Recent studies proposed a novel monophyletic assemblage of two of major 
eukaryotic algal groups, haptophytes and cryptophytes, together with miscellaneous heterotrophic 
species. In this study, we conducted deep mRNA sequencing on heterotrophic members of the 
haptophyte + cryptophyte (H + C) assemblage including an enigmatic heterotrophic flagellate 
Palpitomonas bilix. By analyzing the mRNA sequence data, we addressed three issues described below; 
(1) the diversity and detailed relationship between the phototrophic and heterotrophic members in H + C 
assemblage, (2) the evolution of photosynthesis and plastids in H + C assemblage, and (3) the 
phylogenetic position of H + C assemblage in the tree of eukaryotes. 
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ファリス類（Okamoto, Inouye. Protist 2007 
156:163-179）、ピコビリ藻類（Not et al. 
Science 2007 315:253-255）、テロネマ類およ
び有中心粒太陽虫類（Burki, Inagaki et al. 


















































































（のちに Palpitomonas bilix と正式記載）、ゴ
ニオモナス類 Goniomonas sp.、カタブレフ
ァリス類 Leucocryptos marina を解析対象の
ハプト＋クリプト生物群捕食性メンバーと
した。ただし L. marina の増殖速度が遅く、
  




































速度が速い Roombia sp.の培養と全 RNA サ
ンプル精製を行った。次世代シークエンサ
ー用ライブラリー作成には、約 20 μg の
RNA サンプル使用した。 
⑶ 次世代シークエンスによる EST 解析 
P. bilix と Goniomonas sp.に関しては Roche 
454 Life Sciences 社の GS FLX Titanium を用
いてた。P. bilix については約 10 万リード、




ィグ化した。P. bilix については約 8,600 コ
ンティグ、Goniomonas sp.については約
8,400 コンティグを得ることに成功した。 
Roombia sp.の EST 解析は Illumina 社の
Hi-seq 2000 を用いて行い、約 2 億リード（平
均リード長~100 塩基対）を取得、これらを
コンティグ化プログラム Velvet により解析
し、約 36 万コンティグを取得した。 
⑷ EST データ中の葉緑体関連遺伝子の探索 

















か検討した。T. subtilis と R. contractilis の
EST データは、Burki および Inagaki ら
（Genome Biol Evol 2009 1:231-238）で調製
したものを解析対象とした。 
⑸ 大規模分子系統解析 











































表した（Yabuki, Inagaki, Ishida 2010 Protist 
10:523-538）。 
⑵ 159 遺伝子データセットに基づく P. bilix
の系統的位置の解明 
P. bilix、Goniomona sp.、および Roombia sp.



















果（例えば Burki et al. Proc R Soc B 2012 
279:2246-2254）と大きく異なる部分はなか
った。本研究計画の解析対象である P. bilix
と Goniomona sp.、および Roombia sp.を含む
部分系統樹は背景を赤くした。これまでの







模系統解析結果と一致していた（Burki et al. 
Proc R Soc B 2012 279:2246-2254）。さらに
P. bilix は、クリプト藻類、Goniomonas sp.、
Roombia sp.から構成されるクレードの基部
から分岐することが分かった。クリプト藻


























分かっている（Matsuzaki et al. Mol Biol Evol 
2008 25:1167-1179）。残念ながら P. bilix、
























ている（Yamgishi et al. J Mol Evol 2012 
74:147-157）。興味深いことに tri 遺伝子転写
物が Goniomonas sp.および Roombia sp.の
















Hausmann（Int Rev Cytol 1948 52:197-276）より、ゴニオモナス類
射出装置の電子顕微鏡写真（右上）は Mignot（J Microscopie 1965 
4:239-252）より、カタブレファリス類射出装置の電子顕微鏡写真
（左下）は Lee & Kugrens（J Phycol 1991 27:505-513）および
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